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摘要 
动物嗅觉受体（Olfactory Receptor, OR）分布于嗅觉上皮而直接影响着嗅觉
功能。哺乳类 OR 基因家族中位点相连于主要组织相容性复合体（Major 
Histocompatibility Complex，MHC）的基因比例最大，且邻近 MHC 的最常见
OR14J1 基因具有与 MHC 相关联的作用，动物通过嗅觉选择配偶能够有利于提
高其免疫力和适应性。鸟类嗅觉以往被认为较弱而没有得到重视，近年来有关鸟
类嗅觉基因的研究正在开始起步。 
本论文在设计鹭科鸟类 OR14J1 通用引物的基础上，扩增鹭科鸟类 OR14J1
片段；通过比对不同鹭科鸟类物种 OR14J1 基因的核苷酸序列和氨基酸序列，分
析了解其基因结构；通过构建 NJ 系统进化树，掌握 OR14J1 基因在鹭科鸟类不
同种类之间的系统关系，分析了解其基因拷贝状况；并试图从基因层面上探讨鹭
科鸟类嗅觉与其食性等生态习性的关系；此外，本文还扩增 2 种鸮形目和隼形目
鸟类的 OR14J1 基因，以初步了解该基因在涉禽类和猛禽类中的差异。上述研究
有益于掌握鹭科鸟类 OR14J1 嗅觉基因的结构和系统发生，探讨鹭科鸟类嗅觉基
因的生态适应，为今后进一步深入研究鹭科鸟类其它嗅觉基因以及其它鸟类的嗅
觉基因提供基础。 
本实验运用 PCR 克隆测序技术和分子系统学研究方法。所研究的鸟类有鹈
形目[1]鹭科鸟类包括 12 个物种，黄嘴白鹭（Egretta eulophotes）、白鹭（Egretta 
garzetta）、岩鹭（Egretta sacra）、牛背鹭（Bubulcus ibis）、池鹭（Ardeola bacchus）、
夜鹭（Nycticorax nycticorax）、苍鹭（Ardea cinerea）、黑苇鳽（Botaurus stellaris）、
黄苇鳽（Ixobrychus flavicollis）、大麻鳽（Ixobrychus cinnamomeus）、栗苇鳽
（Ixobrychus eurhythmus）、紫背苇鳽（Ixobrychus sinensis）；鸮形目鸱鸮科的
领角鸮（Otus bakkamoena）和斑头鸺鹠（Glaucidium cuculoides）；隼形目隼科
的红隼（Falco tinnunculus）；以及鹰形目鹰科的日本松雀鹰（Accipiter gularis）
和鹰雕（Nisaetus nipalensis）。主要结果如下： 
本论文扩增出嗅觉受体 OR14J1 基因的鸟类包括鹭科鸟类 12 个物种中的 11
个物种、鸱鸮科 2 个物种中的领角鸮（Otus bakkamoena）以及隼科的红隼（Falco 
tinnunculus）。OR14J1 基因总长度约为 890bp。其测序结果进行序列拼接比对后
厦
门
大
学
博
硕
士
论
文
摘
要
库
摘要 
Ⅵ 
发现，11 个鹭类物种的 OR14J1 基因的一致性为 91.95%，OR14J1 基因翻译的氨
基酸序列一致性为 88.74%；两种猛禽的 OR14J1 基因的一致性为 86.05%，OR14J1
基因翻译的氨基酸序列一致性为 80.13%。11 个鹭类物种共计 29 个个体 145 条
OR14J1 序列（每个个体提供 5 条序列）构建的 NJ 系统进化树分析发现，OR14J1
基因分为若干支，且在每一分支中的基因存在着明显物种之间的混群现象，推测
鹭类 OR14J1 基因存在跨物种进化。针对每一个鹭类物种随机选取一个个体挑取
45 个克隆进行测序并构建 NJ 系统进化树分析，发现其 OR14J1 基因分为 3 至 4
支，推测每种鹭科鸟类的 OR14J1 基因至少存在 3 至 4 个拷贝。OR14J1 基因 NJ
系统进化树分支在夜行性鹭类和昼行性鹭类之间或者在不同食性的鹭科鸟类之
间均未形成差异。 
总之，涉禽类鹭科鸟类大多数物种以及猛禽类鸱鸮科和隼科一些物种具有嗅
觉受体基因 OR14J1，鹭科鸟类嗅觉受体基因序列结构存在着高度相似, 其系统
发生具有跨物种进化和 3—4 个拷贝的特点，且未在不同生态习性的物种之间形
成差异。 
关键词：鹭科鸟类；嗅觉受体基因；基因序列；分子系统发生；生态适应  
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Abstract 
Smell is regulated by animal olfactory receptor (OR) which is distributed in the 
olfactory epithelium. In mammalian OR gene family, the largest proportion of OR 
gene is located near the major histocompatibility complex (MHC). In addition, the 
OR14J1 gene closed to MHC has relative function with MHC. Animals may choose 
their sexual partners through smell to enhance their immunity and adaptability of their 
offspring. In the past, birds’ smell was not paid more attention as it was thought to be 
weak. In recent years, the study on bird smell has started gradually.  
This thesis amplified the OR gene OR14J1 in ardeid birds on the basis of 
designing the universal primers of ardeid birds, analyzed the structure of OR14J1 
gene by comparing the OR14J1 nucleotide sequences or amino acid sequences among 
different ardeid species, analyzed systematic relationship of OR14J1 gene among the 
different ardeid species by constructing their Neighbor-joining (NJ) phylogenetic tree, 
and analyzed the gene copy in OR14J1. Also, my thesis tried to discuss the 
relationship between smell and ecological habits such as feeding from the molecular 
gene in the ardeid birds. Furthermore, this thesis amplified the OR14J1 gene in two 
bird species which belong to Strigiformes and Falconiformes in order to get 
preliminary understanding of the OR14J1 gene differences between wader birds and 
raptorial birds. These researches may be beneficial to understand the structure and 
phylogenesis of olfactory receptor gene OR14J1 in ardeid birds and inquire into the 
ecological adaptation of ardeid smell. All of these results will provide the basis for 
future study on other olfactory genes in ardeid birds and on olfactory genes in other 
birds. 
This experiment used PCR techniques and molecular systematic method. The 
bird species in this study included 12 ardeidae species in Pelecaniformes, Egretta 
eulophote, Egretta sacra, Egretta garzetta, Bubulcus ibis, Ardeola bacchus, 
Nycticorax nycticorax, Ardea cinerea, Botaurus stellaris, Ixobrychus flavicollis,  
Ixobrychus cinnamomeus, Ixobrychus eurhythmus, Ixobrychus sinensis; 2 strigidae 
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species in Strigiformes, Otus bakkamoena and Glaucidium cuculoides; 1 falconidae 
species in Falconiformes, Falco tinnunculus; and 3 accipitridae species in 
Accipitriformes, Accipiter gularis and Nisaetus nipalensis. The main results are as 
follows: 
The olfactory receptor gene OR14J1 could be amplified successfully from 11 
species of the 12 ardeid birds, 1 species (Otus bakkamoena) of the two strigid birds , 
and 1 species (Falco tinnunculus) of the one falconid bird. The length of OR14J1 
genes were about 890bp. After the sequencing and comparison of their sequences, the 
identity of the OR14J1 gene sequence among 11 ardeid birds was 91.95%, the identity 
of the OR14J1 amino acid sequence among 11 ardeid birds was 88.74%; the identity 
of the OR14J1 gene sequence between two raptorial birds was 86.05%, and the 
identity of the OR14J1 amino acid sequence between two raptorial birds was 80.13%. 
The NJ phylogenetic tree were constructed basing on the 145 gene sequences or 
amino acid sequences from 29 individuals of 11 species (each specie provided 5 
sequences) and found that both results of gene sequence and amino acid sequence 
presented several branches in which each branch contained a group of gene sequences 
or amino acid sequences from more than one species, inferring that there was 
trans-species evolution in ardeid OR14J1 gene. When 45 clones randomLy selecting 
from each one individual in every species were used to sequence and to conduct NJ 
phylogenetic tree of OR14J1 gene, the result shows that the OR14J1 gene formed 3 or 
4 branches in each species, suggesting that there’s at least 3 or 4 copies of this gene in 
each ardeid species. In addition, there’s no difference of OR14J1 NJ phylogenetic tree 
between diurnal and nocturnal species or between different feeding habit species.  
In conclusion, most ardeid species in wader birds and some strigid and falconid 
species in raptorial birds have the olfactory receptor gene OR14J1. The structure of 
the olfactory receptor gene sequence in different ardeid birds has high similarity. The 
phylogenesis of this gene has trans-species evolution and 3-4 copies. There are no 
phylogenic differences between species which have different ecological habits. 
Key words: Ardeidae; Olfactory receptor gene; Gene sequence; Molecular 
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1 
第一章 绪论 
1.1 鹭科鸟类简介 
鹭科（Ardeidae）鸟类[2]，属于鸟纲（Aves）、鹈形目（Pelecaniformes），
是湿地水鸟之一，全世界有 20 属 65 种，广泛分布于全球各地[1]。其中旧大陆分
布有 13 属 44 种，新大陆分布有 15 属 25 种[3]。我国现有鹭科鸟类 20 种，9 个属
[4]。鹭科鸟类属于大中型涉禽，嘴长且尖直，翅大且长，颈长，脚和趾细长且胫
部分裸露，脚趾为三趾在前一趾在后，四趾在同一平面上，前三趾基部有蹼膜相
连适于涉水，且中趾爪上具有梳状栉缘；尾短，平尾，尾羽 10-12 枚。鹭科鸟类
羽色常由白、紫、褐、灰等颜色构成，有些种类为单色或具有深色条纹的保护色
（如鳽类）。有的鹭科鸟类羽毛疏松，在头、背或者前颈下具有丝状蓑羽（例如
黄嘴白鹭），在繁殖期尤为突出。雌性和雄性无明显外形区别。鹭科鸟类有着较
好的飞行能力，飞行时，颈收缩在肩间而呈现“S”型，双脚向后伸直，翅较长
或短阔[5]。 
鹭科鸟类多数物种为群居生活，以大小不等的群体共同觅食和繁殖。鹭科鸟
类主要觅食于河流、稻田、沼泽、湖泊、海滨等湿地，其食性大多为肉食性，常
涉水捕食鱼、虾、软体动物、甲壳动物、昆虫等水生动物以及蛙、蝌蚪等。也有
的鹭科鸟类如牛背鹭以昆虫为主食，常跟随在家畜后捕食被惊飞的昆虫，也常在
牛背上歇息，故名为“牛背鹭”。鹭科鸟类中，夜鹭、大麻鳽等物种属于夜行性
鸟类，白天栖息，凌晨和傍晚外出捕食；而另一些物种则为昼行性[6]。鹭亚科
（Ardeinae）鸟类常集群在树上或者灌木丛中筑巢，而鳽亚科（Botaurinae）鸟类
则常在芦苇丛中隐藏活动和筑巢[7-10]。 
在我国，鹭科鸟类主要分布在长江以南的沿海地区。其中，厦门岛位于台湾
海峡西部，118°4′E，24°20′N，是典型的亚热带海洋性季风气候，年平均
气温 20.8℃，年降雨量约 1100 mm。厦门岛三面隔海与大陆相邻，地处鸟类南
北和东西迁徙路线的交点[11]。由于厦门拥有多样的滩涂、鱼塘、水田、湖泊、红
树林等滨海湿地环境，优越的湿地自然条件满足了多种鹭科鸟类的生存和繁殖，
故厦门雅称为“鹭岛”，白鹭是厦门市的市鸟。 
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1.2 鹭科鸟类研究进展 
鹭科鸟类是湿地生态系统中重要的生物种类之一，在鹭科鸟类中具有我国重
点保护的物种，例如黄嘴白鹭、岩鹭属于国家Ⅱ级重点保护动物。近代中国鹭类
研究从 20 世纪 30 年代开始[6]，以寿振黄发表了“太庙公园的鹭类”作为研究的
开始。但在之后发展较慢，直到 80 年代以后，为了达到保护目的，鹭科鸟类的
研究才开始逐渐增多，涉及内容也很多。在宏观生物学上，研究比较多的是鹭科
鸟类的物种多样性[12]、鹭科鸟类生态学种群分布[6]、行为学[13]及保护等。例如林
琳对几种鹭类的食性进行比较分析后，采用原子吸收法测定鹭科鸟类卵及雏鸟食
物中重金属含量，为研究重金属污染对鹭科鸟类生殖、发育的影响[14]提供科学
依据。另外，由于白鹭是湿地生态中处于顶级生态位的生物，而它们与人类处于
相近的生态链地位，就有学者将其卵中重金属富集程度以及污染物分布状况作为
一个生态指标，从而间接评价该地区环境对人类生活能构成的隐性威胁[15, 16]。
在鹭科鸟类分子生物学研究上，比较多的是讨论其分类进化[3]、种群遗传多样性
结构等[11]。例如李力等克隆测序白鹭（Egretta garzetta）的主要组织相容性复合
体Ⅱ类 B 基因（MHCⅡ DABⅠ）第二外显子（exon2）序列，发现其 exon2 拥
有数量众多的等位基因序列，表现出较高的多态性，且这些等位基因均可行使正
常表达功能[17]。 
1.3 分子系统学研究方法 
分子系统学是检测、描述并解释生物在分子水平的多样性及其演化规律的科
学。该门学科的理论基础来源于分类学、系统学、比较生物学、遗传学、分子生
物学和进化论。通过获得生物大分子中的遗传信息，将信息定量化，从而可以了
解其在分类、系统发育和进化上的意义[18]。 
目前，分子系统学研究中运用的最多的是 DNA 序列分析[19]。首先，由于
DNA 是遗传信息的载体，其具有能够提供大量遗传信息的特点，同时，DNA 不
像宏观形态学特征那样受不同地区环境条件和不同研究人员的影响，而且，DNA
分子在样品获取上也比较容易，例如本实验所用的濒危鸟类不能获得整体样本，
而通过 DNA 分析就克服了一些取样上的困难[20-22]。 
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用 DNA 序列进行分子系统学分析大致有以下几个步骤：第一步，提出具有
生物学研究意义的问题，确定研究对象范围；第二步，选择研究基因片段并通过
查阅资料获得该片段序列的实验研究方法；第三步，开展实验，获得研究结果后
进行序列比对；第四步，通过一定数学模型构建系统进化树；第五步，分析和讨
论，对构建的系统树做相应的数学统计分析以及检验其可靠性（例如分子进化树
重建等[23]），结合提出的问题探究得到系统进化树的原因。常用的系统树构建
有三种方法：基于形态特征分类的最大简约法（Maximum Parsimony Method，
MP）、最大似然法（Maximum Likelihood，ML）以及基于遗传距离分析的邻接
法（Neighbor-Joining Method，NJ）。 
序列比对是通过插空法将不同长度的序列对齐，使其长度达到一致，并且保
证序列中同源位点均排在相同的位置[24, 25]。若序列较短，并且其插入或缺失较
少，或者序列同源性比较低，则可用手工排序，反之需通过一些计算机软件辅助
完成。基于遗传距离的 NJ 法的原理是逐步寻找新的近邻序列，使得最后生成的
系统进化树遗传距离总长最小[26]，该方法是距离法中最常用的一种建树方法，
也是本文所使用的方法。该法运算简便，算法中不但能给出分支长度的值，还包
括对不同分支形式的树进行比较，但其限制性在于仅搜索最近的邻居配对，得到
的是单一最优树，可能会遗漏一些结构更合理的次优树。 
1.4 鹭科鸟类系统学研究进展 
鸟类系统学的研究主要是在形态特征、行为学、生态学[27]等方面进行的，
也有通过鹭科鸟类的骨骼特征[28, 29]研究其系统发生关系；近年来，分子生物学
技术已经大量用于鸟类系统学研究。对于鹭科（Ardeidae）的分类，目前尚有争
议。 
Mayr 等[30]在对鹭类的分类中，鹭亚科（Ardeinae）共计 6 属 36 种，夜鹭亚
科（Nyetieoraeinae）共计 3 属 8 种，虎鹭亚科（Tigrisomatinae）共计 3 属 5 种，
麻鳽亚科（Botaurinae）共计 3 属 13 种，这四个亚科共计 15 属 62 种。然而 Howard
等[12]发表的《世界鸟类名录》中未将美洲绿鹭（Butorides virescens）和加岛绿鹭
（Butorides sundevalli）2 种列入其中，故而较 Mayr 等的分类中少了 2 种，即共
计 17 属 60 种。 
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在 2002 年世界自然资源和自然资源联盟（IUCN）鹭类专家组 Hafner 等制
订“世界鹭类行动计划”时，将鹭科鸟类分为了 14 属 65 种。相对于之前的分类
的变化有，未加入白腹鹭（Ardea imperialis）和加岛绿鹭，而增加了留尼汪夜鹭
（Nycticorax duboisi）、毛里求斯夜鹭（N.manritianus）、大头夜鹭（N.megacephalus）
3 个新种，将原来的大白鹭普通亚种提升为东方大白鹭（Ardea modesta）新种，
原来的白鹭属的大白鹭（Egretta alba）、中白鹭（Egretta intermedia）、和牛背
鹭属的牛背鹭（Bubulcus ibis）均归入鹭属（Ardea）[6]。 
在分子系统学上，有报道通过 scnDNA 杂交、细胞色素 b（Cyt b）[31-34]以及
12SrRNA[3]法对鹭科鸟类系统发生学进行研究。虽然分子系统学方法为鸟类群分
类的研究提供了很多解决疑难问题的依据，但也存在许多问题。例如利用线粒体
DNA 进行系统学研究时，常出现不同线粒体 DNA 片段对相同样品研究后的结果
不同（分析相同类群时，Russo[35, 36]的实验结果与 Zardoya 和 Meyer 的实验结果
因利用不同线粒体 DNA 片段而有差异）。 
雷照[37]于 2011 年通过对在中国分布的 18 种鹭科鸟类（苍鹭、草鹭、白鹭、
黄嘴白鹭、岩鹭、大白鹭、中白鹭、牛背鹭、池鹭、夜鹭、绿鹭、黑冠鳽、海南
鳽、大麻鳽、紫背苇鳽、黄苇鳽、黒苇鳽、栗苇鳽）的 5 种核基因进行测定比对，
利用不同的建树法对这 5 种核基因的单独及合并序列进行了系统进化树的重建。
结果显示，这 18 种鹭科鸟类在系统发育过程中较早地聚为 2 支，分别代表了鳽
类和鹭类两个支系：其中一支由紫背苇鳽、栗苇鳽、黑苇鳽、黄苇鳽和大麻鳽组
成，而另一支由其余的 13 种鹭类构成，该结果与周晓平在 2008 年分别通过线粒
体的 14 个基因和线粒体控制区 5’端的 DNA 序列研究 13 种鹭类系统发生[38]的结
果一致。雷照[37]在其研究中还发现，在鹭类分支中，夜鹭与其它支系为平行进
化关系；白鹭属的白鹭、黄嘴白鹭和岩鹭亲缘关系较近，为一个单系群；牛背鹭、
中白鹭和大白鹭与鹭属之间的关系更近，与苍鹭和草鹭形成一个单系群。该结果
与常青[3]的实验中通过 12SrRNA 进行系统发生关系的结果一致。不同的系统树
都表明鳽类为一个单系群，分化成麻鳽属和苇鳽属两支。其中，紫背苇鳽和栗苇
鳽的系统关系更近。 
本实验室 2014年周晓平用线粒体全基因组序列将 16种鹭科鸟类进行系统学
分类，结果显示牛背鹭、大白鹭和中白鹭属于鹭属，黑苇鳽属于苇鳽属，并且在
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